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【方法】兵庫県下で分離された淋菌 58 株を対象とした。23SrRNA と薬剤排出ポンプの抑制
遺伝子 mtrR のプロモーター領域のシークエンス解析ならびに、分子疫学解析として NG-
MAST 法を行った。
【結果】AZM に対する感受性試験結果は、MIC16μg/ml の 1 株を含む耐性(MIC≧1μg/ml)5
株、中等度耐性(MIC0.5μg/ml)32 株、感性(MIC≦0.25μg/ml)21 株であった。MIC16μg/ml の 1
株において、23SrRNA の 4 つの allele 全てに C2599T の遺伝子変異が認められた。mtrR プロ
モーター領域の 1 塩基欠損が、耐性株で有意に多く認められた (p<0.01)。NG-MAST 法で、
MIC16μg/ml の株を含む耐性株において type 1407 が最も高頻度に検出された。
【考察】淋菌の AZM 耐性には、23SrRNA における C2599T の遺伝子変異と mtrR プロモー



































歯科健診について、平成 23 年度歯科疾患実態調査と比較した結果、DMF 指数において高
い傾向が見られた年代もあり、歯周疾患の進行状態については、どの年代においても平均よ
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